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Les hantavirus sont des virus appartenant à la famille des Bunyaviridae. Vingt-trois espèces sont offi-
ciellement rapportées mais plus de 70 taxons sont en attente de classification. Chaque taxon a pour
réservoir une espèce de rongeurs ou d’insectivores (Ordre Soricomorpha). Des séquences de nouveaux
hantavirus ont été très récemment détectées chez des chauves-souris. Certains des hantavirus asso-
ciés aux rongeurs sont zoonotiques La transmission s’effectue généralement par l’inhalation d’aérosols
d’excrétats ou de sécrétions de rongeurs contaminés. Ces virus sont alors responsables d’une fièvre
hémorragique avec syndrome rénal (FHSR) ou d’un syndrome cardio pulmonaire (SCP). Le traitement
de ces maladies est symptomatique. Trois de ces virus zoonotiques ont été détectés en France métro-
politaine. Le virus Puumala, associé au rongeur Myodes glareolus, a la plus grande importance médi-
cale. Environ un millier de cas de FHSR ont été détectés au cours des dix dernières années, dans le
quart Nord-Est de la France qui est la zone d’endémie. Des épidémies sont observées tous les deux
à trois ans avec un pic  survenant généralement à la fin du printemps. Les adultes et particulièrement
les hommes sont les plus atteints. La manipulation du bois, l’ouverture et le nettoyage de local non
utilisé, les activités en forêt sont des occupations favorisant l’exposition. Le virus Seoul a été détecté
chez Rattus norvegicus à Lyon. Des cas humains étaient suspectés mais la preuve virologique d’un pre-
mier cas de FHSR due à ce virus n’a été faite qu’en 2012. Le virus Tula a été détecté chez son hôte
Microtus arvalis dans le Jura. Aucun cas humain n’a pour le moment été observé. Enfin, le virus Maripa
a été décrit pour la première fois en Guyane française. Il a été responsable de trois cas de SCP dont
deux mortels. Trente ans après la détection des premiers cas humains d’infection par un hantavirus
en France, il reste encore beaucoup à découvrir sur la circulation de ces virus dans le pays.
Mots -clés: France, Guyane française, Hantavirus, virus Puumala, virus Seoul, virus Tula, virus Maripa, Myodes
glareolus, Rattus norvegicus, Microtus arvalis.
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TAXONOMIE DES HANTAVIRUS
Les hantavirus sont des virus enveloppés à ARN simple brin,
de polarité négative, segmenté, appartenant à la famille des
Bunyaviridae. Ils sont regroupés au sein du genre Hantavirus,
seul genre parmi les cinq qui composent la famille, à inclure des
virus qui ne sont pas transmissibles par des arthropodes vecteurs
(King et al. 2012). Ces virus de forme sphérique et d’une taille
de 80 à 100 nm ont pour cellules cibles préférentielles les cel-
lules dendritiques et les macrophages lors de leur entrée dans
l’organisme de l’hôte, puis les cellules endothéliales. Leur
réplication s’effectue dans le cytoplasme de ces cellules (Jonsson
et al. 2010). Leur génome comprend trois molécules d’ARN,
désignées S (« small »), M (« medium »), et L (« large ») codant
respectivement la nucléoprotéine N (et une protéine non
structurale NSs pour certains hantavirus), deux glycoprotéines
d’enveloppe (Gn et Gc) et une RNA polymérase RNA-dépen-
dante (Hepojoki et al. 2012).
La démarcation entre les espèces au sein du genre repose sur
quatre critères: 
1. l’espèce virale est associée à une unique espèce d’hôte ; 
2. la différence d’identité entre les séquences d’acides aminés
de N et du précurseur des glycoprotéines (GP) du virus et
celles des mêmes protéines des autres espèces virales est d’au
moins 7% ; 
3. le titre homologue est au moins quatre fois plus grand que les
titres hétérologues lors de tests de séroneutralisation croisée
avec les autres espèces virales, 
4. le virus n’est pas un réassortant des autres espèces virales. 
Ainsi, 23 espèces sont officiellement rapportées par le Comité
International de Taxonomie des virus (ICTV) et 30 taxons sont
en attente de classification au sein du genre (espèces ou sous-
espèces ?) (King et al. 2012).
Depuis une quinzaine d’années, les études sur la recherche d’han-
tavirus chez leurs hôtes se sont multipliées. Le nombre de taxons
décrits a en conséquence considérablement augmenté et ne cesse
de croître. Il est maintenant plus important que celui rapporté
par l’ICTV : on en dénombre plus d’une centaine dans la base
de données de séquences GenBank2 La démarcation actuelle
entre les taxons est essentiellement génétique et beaucoup ne
remplissent pas le deuxième critère permettant de suspecter une
nouvelle espèce virale. De plus, il est difficile pour ceux satis-
faisant le deuxième critère d’aller plus avant dans leur classi-
fication car, ces virus étant difficiles à isoler, il n’est pas possible
de répondre au troisième critère de démarcation des espèces. En
tout cas, la description de tous ces taxons conduira vraisem-
blablement à une révision des critères de démarcation entre les
espèces. Il est maintenant établi qu’une même espèce virale peut
infecter plusieurs espèces d’hôtes proches génétiquement,
remettant en cause la pertinence du premier critère (Firth et al.
2012). Il a été également proposé d’être plus exigeant pour le
deuxième critère en demandant une différence en acides
aminés entre les différentes espèces de plus de 10% pour la pro-
téine N et de 12% pour la protéine GP (Maes et al. 2009). 
Hantaviruses are viruses belonging to the family Bunyaviridae. Twenty-three species are officially reported
but more than 70 taxa are not yet classified. Each virus taxa is usually associated with one natural host
species, including rodents and soricomorphs. Sequences of new hantaviruses have also been recently
detected in bats. Transmission of the virus between individuals occurred through direct contact or through
inhalation of excretions or secretions. Using these routes, some rodents-borne hantaviruses can be trans-
mitted to humans and cause a hemorrhagic fever with renal syndrome (HFRS) or a cardiopulmonary
syndrome (HPS). There is no specific treatment of the diseases. Three of these zoonotic viruses have
been detected in Metropolitan France. Puumala virus, hosted by Myodes glareolus, is medically the
most important. About 1000 HFRS have been detected for the last ten years in the North-East part of
France. Outbreaks occur in this endemic area every two or three years. A peak in the detection of cases
is observed by the end of spring. Adults, mainly men, are concerned. Wood handling, opening and
cleaning of unused building, forest activities are occupations favoring the exposure to the virus. Seoul
virus has been detected in its reservoir Rattus norvegicus in Lyon. Human cases have been serologi-
cally suspected but the first virological evidence of a human case occurred only in 2012. Tula virus has
been detected in its natural host Microtus arvalis in Jura. No human case has been detected. Lastly Maripa
virus has been described for the first time in French Guiana. This virus has been responsible for three
HPS cases, including two fatal cases. Thirty years after the first detection of PUUV human cases, a lot
remains to discover in the circulation of these viruses in the country. 
Key words: France, French Guiana, Hantavirus, Puumala virus, Seoul virus, Tula virus, Maripa virus, Myodes 
glareolus, Rattus norvegicus, Microtus arvalis.
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LES HANTAVIRUS ET LEURS HÔTES
Chaque taxon viral a habituellement comme hôte naturel 
une espèce incluant des rongeurs (Ordre Rodentia, Famille
Muridae et Cricetidae) et des insectivores (Ordre
Soricomorpha, Famille Talpidae et Soricidae). On distingue
classiquement quatre groupes d’hantavirus : ceux associés aux
rongeurs de la sous-famille des Murinae (Famille des Muridae)
présents essentiellement dans l’Ancien Monde, ceux associés
à la sous-famille des Arvicolinae (Famille des Cricetidae) pré-
sents dans l’Ancien et le Nouveau Monde, ceux associés aux
sous-familles des Neotominae et Sigmodontinae (Famille
des Cricetidae) présents exclusivement dans le Nouveau
Monde, et enfin ceux associés aux soricomorphes rencontrés
sur tous les continents (Figure 1) (Maes et al. 2009 ; Jonsson
et al. 2010 ; Arai et al. 2012). Des séquences de nouveaux han-
tavirus ont été très récemment détectées chez des chauves-
souris africaines, américaines et asiatiques (Order Chiroptera)
(Sumibcay et al. 2012; Weiss et al. 2012 ; de Araujo et al. 2012
; Guo et al. 2013). L’association étroite entre un hantavirus
et son hôte a conduit à proposer un processus de coévolution
(ou codivergence) des hantavirus et de leurs hôtes. Mais récem-
ment, il a été rapporté un taux d’évolution moléculaire des
Hantavirus plus conforme à celui des virus à ARN et plus élevé
que celui jusqu’à présent estimé. De plus, des hantavirus
relativement proches ont été trouvés chez des hôtes relati-
vement éloignés (et réciproquement), suggérant un saut d’es-
pèces. Il est donc maintenant plus convenu de parler de pro-
cessus d’adaptation à un hôte spécifique que de processus de
coévolution (Ramsden et al. 2009 ; Arai et al. 2012). De nom-
breux taxons restent à découvrir en particulier chez les
chauves-souris, qui constituent dans ce domaine un nouveau
champ d’investigation.
La relation virus-hôte n’a été pour le moment étudiée que chez
les rongeurs. L’infection d’un hôte naturel par l’hantavirus qui
y est associé est généralement inapparente même si des études
expérimentales ou des observations dans la nature lors d’in-
fection par certains hantavirus rapportent des baisses de poids,
une agressivité accrue, et une longévité diminuée chez les indi-
vidus infectés par rapport aux individus sains (Bagamian et al.
2012). L’infection de l’hôte naturel se traduit par une infection
chronique au cours de laquelle le virus persiste dans les organes,
conférant à l’hôte naturel un statut de réservoir de virus. La durée
de virémie, de sécrétion ou d’excrétion du virus varie suivant
l’association espèce de virus – espèce d’hôte. À titre d’exemple,
l’infection du campagnol roussâtre Myodes glareolus par le
virus Puumala présent en France est surtout effective lors des
deux premiers mois de l’infection. La transmission du virus entre
individus s’effectue par contact direct ou indirect par l’inhala-
tion d’aérosols d’excrétats ou de sécrétions contaminés, le
virus demeurant infectieux dans ces produits au moins deux
semaines à 20°C et au-dessous. Il n’y a pas de transmission ver-
ticale du virus chez les rongeurs (Jonsson et al. 2012)
Par ces mêmes voies, certains hantavirus associés aux rongeurs
peuvent être transmis aux humains. La transmission inter-
Figure 1 : Arbre phylogénétique fondé sur l’analyse de la partie codante du segment
S des hantavirus  par la méthode de maximum de vraisemblance.
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humaine n’a été décrite que dans de rares cas d’infection par
l’hantavirus Andes au Chili. Ces virus zoonotiques causent chez
l’homme soit une fièvre hémorragique avec syndrome rénal
(FHSR) en Europe et en Asie avec un taux de létalité de 0 à
15%, soit un syndrome cardio pulmonaire (SCP) dans les
Amériques avec un taux de létalité plus important (30 à 60%).
Le nombre de cas détectés est très variable selon les pays : à titre
d’exemple, on dénombre par an 8000 cas en Russie et une cin-
quantaine aux USA. Les signes cliniques sont provoqués par la
perméabilité vasculaire induite par l’hantavirus, conduisant à
une fuite plasmatique (les virus européens et asiatiques ayant
un tropisme rénal et les hantavirus américains un tropisme pul-
monaire). La période d’incubation varie de 10 jours à six
semaines. La FHSR se décompose généralement en cinq phases
: fébrile, hypotensive, oligurique, polyurique et convalescente.
La durée de ces phases et la sévérité dépendent en partie de l’es-
pèce virale en cause. Le SCP est une maladie sévère d’appari-
tion brutale avec défaillance respiratoire et cardiaque (Jonsson
et al. 2012).
Le traitement de ces maladies est symptomatique. Aucun trai-
tement spécifique n’est disponible, même si un traitement à base
de ribavirine a montré un bénéfice clinique au cours d’une infec-
tion par un hantavirus de l’Ancien Monde. Des vaccins inac-
tivés préparés sur cerveaux de souriceaux nouveau-nés ou sur
cultures cellulaires contre les virus Hantaan et Seoul sont pro-
duits et utilisés uniquement en Chine et en Corée du Sud
(Krüger et al. 2011). La prévention de l’infection consiste essen-
tiellement à limiter les contacts avec les rongeurs, leurs sécré-
tions et excrétions (Penalba et al. 2001).:
LA SITUATION EN FRANCE MÉTROPOLITAINE
Cinq espèces d’hantavirus zoonotiques ou suspectés de l’être cir-
culent sur le continent européen : le virus Puumala, le virus
Seoul, le virus Dobrava-Belgrade, le virus Saaremaa, et le
virus Tula (Vaheri et al. 2013).
Trois de ces virus ont été détectés en France métropolitaine.
Le virus Puumala
Le virus Puumala est le virus responsable du plus grand nombre
de cas de FHSR et circule en Europe du Nord et de l’Ouest avec
un taux de létalité heureusement faible de l’ordre de 0.1%
(Vaheri et al. 2013). Ce virus est associé au campagnol roussâtre
Myodes glaerolus anciennement dénommé Clethrionomys glae-
rolus (sous-famille des Arvicolinae), qui vit en forêt ou bordure
de forêts et, parfois, dans les bâtiments avoisinants. Ce rongeur
est présent partout sur le territoire métropolitain, excepté sur
le littoral méditerranéen (http://inpn.mnhn.fr/espece/cd_
nom/61290).
C’est le virus responsable de la très grande majorité des cas
humains détectés en France. Les premières confirmations de cas
survenus dans l’Aisne ont été sérologiques et datent de 1982
et 1983 (Méry et al. 1983 ; Dournon E et al. 1983).
Suite à ces premières détections, le diagnostic de cette infec-
tion a été mis en place au Centre National de Référence
(CNR) des Fièvres Hémorragiques Virales (FHV) hébergé par
l’Institut Pasteur à Paris, puis à Lyon. Depuis la fin de 2004, des
laboratoires de biologie médicale spécialisée ou de centres
hospitaliers ont mis en place également le diagnostic sérologique
des infections par les hantavirus et sollicitent le CNR en
deuxième intention pour la confirmation des cas et l’exploita-
tion des données pour la surveillance épidémiologique de la
maladie. Depuis le 1er janvier 2012, l’activité « Hantavirus » du
CNR des FHV a été confiée au CNR des Hantavirus, nouvelle
entité créé par l’Institut de Veille Sanitaire, et toujours hébergé
par l’Institut Pasteur à Lyon. 
Ainsi depuis 1987, près de 2200 cas ont été détectés grâce à
une amélioration des techniques au cours du temps. La
France est un pays moyennement touché en Europe : sur la
période 2005-août 2010, 650 cas sont déclarés alors que,
concernant les pays frontaliers, aucun cas n’est dénombré en
Espagne et en Italie, un seul cas est déclaré en Suisse et 1512
et 4158 le sont respectivement en Belgique et Allemagne
(Heyman et al. 2011). Les cas détectés en France sont essen-
tiellement des cas hospitalisés pour lequel un diagnostic
biologique est demandé. Il est vraisemblable que le nombre
de patients infectés soit beaucoup plus important (cet examen
non remboursé par la Sécurité Sociale est rarement demandé
chez les patients non hospitalisés souffrant d’une forme
bénigne de la maladie).
Au cours des dix dernières années, le CNR des Hantavirus
dénombre en moyenne 95 cas par an, confirmés par la sérolo-
gie et les techniques d’amplification génique (PCR) : entre des
années dites « épidémiques » (avec 20% de cas au plus au-dessus
de la moyenne), se manifestent en général des périodes inter-
épidémiques tous les deux ans (Figure 2A), alors qu’elles sur-
venaient environ tous les trois ans dans les années 1990.
(Penalba et al. 2001).  Le pic de détection des cas se situe géné-
ralement à la fin du printemps en juin et lorsqu’une année est
« épidémique », on observe leur augmentation progressive à
partir de l’automne qui précède l’année épidémique. L’année
2007 constitue une exception avec une augmentation pro-
gressive des cas détectés à partir du printemps jusqu’à un maxi-
mum à l’automne (figure 2B). 
Cette maladie touche essentiellement les hommes (figure
3A). La médiane d’âge est de 39,5 ans pour les hommes et de
41,5 ans pour les femmes) (figure 3B). La distribution géo-
graphique des cas est hétérogène. Les cas humains de FHSR
dus au virus Puumala sont détectés seulement dans le quart
Nord-Est de la France métropolitaine alors que le réservoir
du virus est présent sur quasiment tout ce territoire. Au sein
de cette zone dite d’endémie, la distribution des cas est
hétérogène avec des foyers de transmission particulièrement
actifs dans le nord des Ardennes, le Centre de l’Aisne, le sud
de l’Oise et le sud du Jura (figure 4). Quelques rares cas d’in-
fection récente par un hantavirus sont détectés en dehors de
cette zone. Les investigations menées n’ont pas permis de
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Figure 2 :Distribution temporelle, en fonction de la date du début de la mala-
die, des cas d’infection récente par un hantavirus, pendant la période 2003-2012.
Ces cas ont été confirmés par la sérologie (présence d’IgM et d’IgG anti-han-
tavirus) ou par la détection du virus Puumala, par le Centre National de
Référence des Hantavirus, (neuf des 954 cas ne sont pas figurés car la mala-
die a débuté  en 2002) (A : distribution par année,  B : distribution par mois).
Figure 3 : Distribution des cas d’infection récente par un hantavirus, pendant
la période 2003-2012,  en A, selon le sexe (données disponibles pour les 954
cas) et en B, selon l’âge des patients (données disponibles pour 953 des 954 cas).
Ces cas ont été  confirmés par la sérologie (présence d’IgM et d’IgG anti-han-
tavirus) ou par la détection du virus Puumala,  par le Centre National de Référence
des Hantavirus. 
A
B
A B
conclure à une infection par le virus Puumala ou par un autre
hantavirus. En tout cas, depuis la mise en place de cette sur-
veillance à la fin des années 1980, il n’est pas observé d’ex-
tension de cette zone de distribution (figure 4 ; Penalba et
al. 2001).
Les variations spatio-temporelles de la distribution des cas dans
la zone d’endémie seraient liées aux conditions environne-
mentales (climat et paysage) permettant ou non la survie du
virus dans le milieu extérieur et influant sur la dynamique de
populations des rongeurs. De nombreux travaux ont été effec-
tués en Belgique et en France sur ce sujet. Les situations épi-
démiques s’expliqueraient ainsi : un été favorable à la produc-
tion de faînes et de glands associé à un hiver doux serait
responsable d’une explosion de la population de rongeurs com-
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prenant à la fin de l’hiver une forte proportion de rongeurs naïfs.
Ces animaux s’infecteraient au printemps et, par leur nombre,
dissémineraient largement  le virus dans le milieu extérieur.
Cette diffusion associée à une bonne humidité du sol permet
la survie du virus sur une longue période. A niveau d’exposi-
tion constant, les humains se trouveraient à ces périodes for-
tement contaminés (Augot et al. 2008, Sauvage et al. 2007 ;
Tersago et al. 2011a ; Tersago et al. 2011b).
Les activités favorisant l’exposition au virus dans la zone d’en-
démie sont bien connues. Ce sont les activités forestières pro-
fessionnelles, le travail dans le bâtiment (en particulier les tra-
vaux de rénovation), la manipulation de bois de chauffage en
forêt ou sur son lieu de stockage, l’ouverture ou le nettoyage de
locaux habituellement non utilisés, les activités agricoles
comme la manipulation de compost, du vieux foin, les loisirs
en forêt (avec manipulation de terre en particulier) (Penalba et
al. 2001).
Les souches de virus Puumala circulant en France sont très mal
connues. Au niveau moléculaire, une seule séquence complète
du segment S d’une souche prélevée chez des rongeurs dans le
Jura est disponible dans les bases de séquences. Cette souche
est génétiquement proche de celles trouvées en Belgique
(Plyusnina et al. 2007). Le CNR des Hantavirus s’est d’ailleurs
engagé récemment dans la caractérisation des souches circulant
en France.
Le virus Seoul
Le virus Seoul est ubiquiste par la distribution très large de ses
réservoirs, essentiellement le rat surmulot Rattus norvegicusmais
également le rat noir Rattus rattus (sous-famille des Murinae).
En France, ces rongeurs, commensaux de l’homme sont présents
sur quasiment tout le territoire national : le premier a comme habi-
tat des environnements créés par ce dernier et liés à l’eau (égout,
dépotoir, etc.), le second dépend moins de l’eau et occupe les niches
anthropiques délaissées par le premier (http://inpn.mnhn.fr/
espece/cd_nom/61587 et http://inpn.mnhn.fr/espece/cd_nom/
61585). Des infections par ce virus avaient été suspectées par les
techniques sérologiques chez le rat surmulot en milieu urbain et
rural (Rollin et al. 1987a, Rollin et al. 1987b). La preuve de sa pré-
sence du virus Seoul sur le territoire métropolitain a été appor-
tée à partir de prélèvements effectués chez des rats surmulots piégés
à Lyon (Heyman et al. 2004). 
Des cas humains d’infection par ce virus étaient suspectés en
particulier quand des confirmations sérologiques d’infection
récente par un hantavirus étaient effectuées pour des cas sus-
pects résidants et exposés en dehors de la zone d’endémie du
virus Puumala (Le Guenno 1997). Très récemment (2012), nous
avons confirmé l’infection par le virus Seoul (détection du virus)
chez une femme résidante et exposée dans le département de
l’Ain (Macé et al. 2013). Il s’agit donc du premier cas confirmé
par la technique de PCR en France, mais également en Europe
où jusqu’à présent quelques rares cas avaient identifiés seule-
ment par les techniques sérologiques (Jameson et al. 2013a ;
2013b). Actuellement, nous ne disposons pas plus  de données
sur ce virus en France.
Le virus Tula
Le virus Tula a un potentiel zoonotique mal connu (Vaheri et
al. 2013). Il n’a été détecté en France que chez son réservoir le
campagnol des champs Microtus arvalis (sous-famille des
Arvicolinae) dans la région du Jura (Plyusnina et al. 2007). Ce
rongeur est présent dans les milieux ouverts et les lisières de forêts,
partout en France sauf sur le littoral méditerranéen et la pointe
de la Bretagne (http://inpn.mnhn.fr/espece/cd_nom/61379).
Nous n’avons pas plus de données sur ce virus en France.
Existe-t-il d'autres hantavirus zoonotiques en
France métropolitaine ?
Le virus Dobrava (génotype du virus Dobrava-Belgrade) circule
dans la région des Balkans, en Europe centrale et de l’Est. Il est
à l’origine d’atteintes humaines graves (taux de létalité jusqu’à
10%). Comprenant plusieurs génotypes, il  a en particulier
comme hôte naturel le mulot à collier Apodemus flavicollis (sous-
famille des Murinae) (Klempa et al. 2012). Or l’aire de distri-
bution de ce rongeur dépasse largement celle de la distribution
du virus. Il est présent essentiellement en forêt dans certaines
régions françaises (http://inpn.mnhn.fr/espece/cd_nom/61498).
Pour le moment ce virus n’a été détecté en France, ni chez
l’homme ni chez le rongeur. 
Les autres génotypes du virus Dobrava-Belgrade (dont le virus
Saaremaa considéré jusqu’à récemment comme une espèce)
n’ont jamais été décrits en France. Leur hôte naturel, le mulot
rayé Apodemus agrarius n’est pas présent en France (Olsson et
al. 2010, Vaheri et al. 2013, Klempa et al. 2012).
Figure 4: Distribution géographique des cas d’infection récente par un hanta-
virus, pendant la période 2003-2012. Ces cas ont été  confirmés par la sérolo-
gie (présence d’IgM et d’IgG anti-hantavirus) ou par la détection du virus
Puumala,  par le Centre National de Référence des Hantavirus, (données dis-
ponibles pour 734 des 954 cas).
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LA SITUATION EN GUYANE FRANCAISE
En Guyane, trois cas humains d’infection par un hantavirus ont
été très récemment identifiés. Ils ont été provoqués par un han-
tavirus, le virus Maripa, décrit à cette occasion (Matheus et al. 2010
; 2012). Ce virus est un génotype au sein de l’espèce Rio Mamore,
qui comprend d’autres génotypes présents au Paraguay (virus Alto
Paraguay), en Bolivie et auPérou (virus Rio Mamore) et au
Brésil (virus Anajatuba, virus Rio Mearim). Seuls le virus Maripa
et le virus Anajatuba sont pour le moment décrits comme zoo-
notiques (Firth et al. 2012). L’Institut Pasteur de Guyane, labo-
ratoire associé au CNR des Hantavirus, à l’origine de la descrip-
tion de ces cas, a ensuite détecté le virus chez deux espèces de
rongeurs de la sous-famille des Sigmodontinae (Zygodontomys bre-
vicauda et Oligoryzomys fulvescens). Le travail d’identification
formelle de ces rongeurs comme hôte naturel du virus est en cours.
CONCLUSION
Trente ans après la détection des premiers cas humains d’in-
fection par un hantavirus en France, il reste encore beaucoup
à découvrir sur la circulation de ces virus dans le pays.
Nous savons que les épidémies dues au virus Puumala sont
cycliques, qu’elles sont associées à la dynamique de l’excrétion
virale chez la population de rongeurs et à des facteurs envi -
ronnementaux de manière directe (survie dans le milieu exté-
rieur) et de manière indirecte (dynamique de la population des
rongeurs). Nous ne disposons pas encore d’outil de modélisa-
tion robuste permettant de prédire ces épidémies et de géné-
rer des alertes.
Singulièrement, nous ne savons pas encore pourquoi la détec-
tion de cas humains infectés par le virus Puumala se limite au
quart Nord-Est de la France. Est-ce lié 
1/ à l’absence du virus dans la zone indemne ou la présence de
variants viraux infectant plus difficilement son hôte, se répli-
quant et s’excrétant moins facilement ? 
2/ à des conditions environnementales jouant sur la dynamique
de population de campagnols roussâtres, sur la survie du virus
dans le milieu extérieur ? 
3/ à des populations différentes de campagnols roussâtres s’in-
fectant, répliquant ou excrétant le virus de manière différente ? 
4/ à des comportements des populations humaines les exposant
plus au virus ?
Les données sur la circulation des virus Seoul, Tula ou Maripa
en France sont quasi-inexistantes..
Des campagnols appartenant à l’espèce Arvicola scherman pré-
levés dans le Jura ont été trouvé porteurs d’anticorps dirigés
contre des hantavirus mais le virus responsable de cette séro-
positivité n’a pas encore été identifié (Charbonnel et al. 2008).
La taupe d’Europe Talpa europaea, commune en France, a été
trouvée porteuse de l’hantavirus Nova en Hongrie. Il est donc
vraisemblable que d’autres hantavirus circulent en France.
Leur potentiel zoonotique reste à apprécier. 
Le Centre National de Référence des Hantavirus apportera sa
contribution dans cette veille microbiologique et dans la
connaissance de l’épidémiologie de ces infections, par son acti-
vité de surveillance tant au niveau humain qu’animal et par son
expertise dans l’identification des espèces virales et la caracté-
risation moléculaire ou phénotypique des souches détectées. 
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